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摘要 : DNA 条 形 码 主要 目的 是 物种 鉴定 和 新 物种 或 隐 存 种 的 发 现 ， 而 DNA 条 形 码 参考 数据 库 是 物种 快速 











鉴定 的 重要 基础 。 目 前 中 国 维 管 植 物 DNA 条形码 参考 数据 库 正在 建设 之 中 ,借助 于 公共 数据 库 (NCBI) 
和 初步 建立 的 中 国 植物 DNA 条 形 码 参考 数据 库 ， 运 用 DNA 条 形 码 数据 开展 了 植物 标本 鉴定 的 核查 工作 : 
(1) 比较 DNA 序列 信息 与 标本 鉴定 信息 ， 从 科 、 属 、 种 级 水 平 查找 鉴定 错误 的 标本 ; (2) 基于 有 较 好 研 







































































究 基 础 的 DNA 条 形 码 参考 数据 库 ， 开 展 未 知 标本 的 鉴定 ; (3) 通过 对 标本 核查 的 总 结 ， 提 出 DNA 条 形 码 














参考 数据 库 建 设 过 程 中 的 几 点 建议 。 
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DNA Barcoding for Plant Specimen Identification ' 
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Abstract; DNA barcoding comprises two distinct aims; specimen identification and species discovery. To achieve 
these goals, a DNA barcode reference library is indispensable and is currently under construction for Chinese plants. 
In this paper, we used the existing public database, NCBI, and also our DNA barcode reference library, which is 
under construction, to identify plant specimens. By combining DNA barcode sequences with scientific names deter- 
mined by taxonomists, we first attempted to find incorrectly identified specimens and also to check specimens whose 
DNA sequences were wrongly labeled. Secondly, we attempted the identification of unknown specimens in some 


groups for which DNA barcodes are available. Thirdly, we make some suggestions for the development of a plant 


DNA barcode reference library. 
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对 物种 的 准确 鉴定 是 分 类 学 的 主要 目的 ， 
也 是 物种 多 样 性 管理 、 保 护 和 可 持续 利用 的 迫切 
需求 (Chase 和 Fay, 2009)。 自 林 奈 的 双 名 法 确 
立 以 来 , 已 鉴定 和 描述 了 约 170 万 种 生物 物种 
(Hawksworth, 1995 )， 但 仍 有 86% 的 陆地 生物 和 
9196 的 海洋 生物 有 待 发 现 和 描述 (Mora 等 , 2011 ) 。 
目前 ,传统 分 类 学 对 痊 椎 动物 、 昆 虫 及 高 等 植物 已 
开展 了 广泛 研究 ， 然 而 ， 对 于 形态 特征 不 明显 的 微 


























小 生物 研究 较 少 〈 任 保 青 和 陈 之 端 , 2010 ) 。 随 着 
社会 经 济 的 发 展 ， 人 们 对 生物 多 样 性 的 认识 、 保 护 
和 利用 越 来 越 关注 ， 对 物种 快速 准确 鉴定 的 需求 也 
日 着 迫切 (Che 等 , 2010) 。 然 而 传统 分 类 学 家 的 
数量 正在 不 断 缩 减 ， 因 此 ， 对 地 球 上 如 此 众多 物 
种 的 认识 和 准确 鉴定 是 当前 面临 的 艰巨 任务 之 一 
(Blaxter, 2003; Tautz 等 , 2003; Li 等 , 2011b) 。 
DNA 条 形 码 技术 是 利用 标准 化 的 DNA. 序列 
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对 物种 进行 快速 准确 的 鉴定 ， 其 实质 是 作为 一 种 
新 的 性 状 来 构建 分 类 系统 ， 实 现 序列 本 身 变 异 信 
息 与 现 有 形态 分 类 学 的 结合 (DeSalle 4, 2005; 
Kristiansen 等 ，2005; Will 4, 2005; Haase 等 ， 
2007; Hajibabaei 5&, 2007; Vogler 和 Monaghan, 
2007) 。 该 技术 不 完全 依赖 形态 特征 保存 完整 的 
标本 ， 对 于 已 经 失去 了 重要 形态 分 类 特征 的 待 鉴 
定 标本 ， 也 能 实现 正确 鉴定 ， 它 是 对 传统 形态 分 
类 学 强 有 力 的 补充 ( Godfray, 2002; Mallet 和 
Willmott, 2003; Hebert 和 Gregory , 2005 ; Schindel 
和 Miller, 2005) 。 同 时 ，DNA 条 形 码 不 仅 可 以 
鉴定 物种 、 辅 助 分 类 学 修订 ， 而 且 有 利于 新 种 和 
隐 存 种 的 发 现 ， 为 生物 多 样 性 的 研究 提供 了 新 的 
研究 手段 和 思路 (Dayrat, 2005; Fitzhugh, 2006; 
Agnarsson 和 Kuntner, 2007) 。 

自 Hebert “ (2003) 提出 DNA 条 形 码 用 于 
物种 快速 鉴定 以 来 ,植物 DNA 条 形 码 研究 也 取 
得 了 长 足 发 展 。2009 年 ， 国际 生命 条 形 码 联盟 
植物 工作 组 ( CBOL Plant Working Group, 2009 ) 
推荐 rbcL+matK 组 合作 为 陆地 植物 的 核心 DNA 
条 形 码 ， 用 于 构建 植物 物种 鉴定 的 统一 框图 。 第 
三 界 国际 生命 条 形 码 大 会 上 , ITS 和 irnH-psbA 
被 建议 为 植物 条 形 码 的 辅助 条 码 ( Hollingsworth 
等 ，2011 ) 。 中 国 植 物 条 形 码 研究 组 (China 
Plant BOL Group) 基于 中 国 种 子 植 物 的 75 科 141 
属 1757 种 约 6 286 个 样品 ， 通 过 对 4 个 条 码 
(rbcL, matK, trnH-psbA FI ITS) 综合 比较 分 析 ， 
建议 ITS (或 ITS2) 可 作为 种 子 植物 的 核心 条 码 
之 一 (Li 等, 2011a)。DNA 条 形 码 数据 分 析 采 
用 3 种 常用 的 方法 ， 即 基于 BLAST 分 析 的 相似 
法 (Meier 等 ,2006)、 距 离 法 (distance) 和 基 
于 遗传 分 化 距离 的 建树 法 (tree-building) (Matz 
和 Nielsen, 2005; Nielsen 和 Matz, 2006) , 

为 了 实现 对 物种 的 快速 鉴定 ，DNA 条 形 码 
参考 数据 库 (Reference Library) 的 构建 是 物种 
鉴定 的 重要 前 提 。 有 目前 分 子 鉴定 和 系统 学 分 析 中 
常用 的 DNA 数据 库 有 : 美国 国家 生物 技术 信息 
中 心 (National Center for Biotechnology Informa- 
tion, GenBank) ， 欧 洲 分 子 生物 学 实验 室 (Eu- 
ropean Molecular Biology Laboratory, EMBL) 和 日 
本 核酸 数据 库 (DNA Data Bank of Japan ( DD- 
BJ) 。 为 了 进一步 推进 DNA 条 形 码 研究 ， 生 命 




















条 形 码 联盟 (CBOL，Consortium for the Barcode 
of Life) 建立 了 生命 DNA 条 形 码 数据 库 (BOLD, 
The Barcode of Life Data) ， 为 专门 收集 和 分 析 
DNA 条 形 码 数据 的 平台 。 最 新 统计 ， 约 181 263 
种 物种 已 经 完成 DNA 条 形 码 信息 的 描绘 ， 同 时 
具 DNA 条 形 码 序列 信息 的 标本 也 有 2 239 378 份 
(http :// www. barcodinglife. com/index. php/TaxBrowser 
_Home) , 该 数据 库 以 鱼 类 、 马 类 和 昆虫 类 为 主 
真菌 和 植物 DNA 条 形 码 信息 相对 较 少 。 中 国 科 
学 院 昆 明 植物 研究 所 联合 全 国 相关 科研 院 校 开展 
了 中 国 重 要 植物 类 群 的 采集 、DNA 条 形 码 的 测 
定 与 分 析 等 工作 ， 已 经 积累 了 中 国 维 管束 植物 约 
230 科 1 600 属 6700 种 约 60 000 条 DNA 条 形 码 
序列 ， 目 前 DNA 条 形 码 参考 数据 库 已 初 具 雏形 。 

借助 于 公共 数据 库 NCBI 和 初步 建立 的 DNA 
条 形 码 参考 数据 库 ， 我 们 应 用 DNA 条 形 码 技术 
开展 了 植物 标本 物种 鉴定 的 核查 工作 。 


























1 有 鉴定 信息 标本 的 再 确认 

传统 植物 鉴定 主要 依据 植物 的 形态 特征 ， 参 
考 地 理 分 布 ， 以 分 类 检索 表 为 路 径 ， 根 据 植物 志 
属 进行 物种 匹配 ( 方 伟 和 刘 恩 德 , 2012 ) 。 由 于 
需要 有 较 强 的 专业 背景 ， 分 类 学 家 需要 经 过 多 年 
的 培养 才能 擅长 于 某 一 门类 。 我 国 植物 多 样 性 丰 
富 ， 即 使 是 有 经 验 的 分 类 学 家 也 难免 鉴定 错误 。 
DNA 条 形 码 的 工作 流程 涉及 生物 标本 的 采集 、 
保存 和 规模 化 管理 ; 样品 DNA 的 提取 ; 条 形 码 
标准 基因 的 设计 和 筛选 ; 目标 片段 扩 增 、 测 序 ; 
序列 分 析 和 数据 提交 到 数据 库 等 。 利 用 样品 已 经 
获得 的 DNA 条 形 码 序列 信息 ， 基 于 BLAST 和 建 
树 法 ， 对 DNA 条 形 码 序列 和 标本 信息 逐条 比 对 
核查 ， 可 有 效 查找 错误 。 
1.1 科 级 水 平 

如 表 1 所 示 ， 通 过 对 样品 自 编号 为 Z5376 和 
Z5377 的 7 条 DNA 条形码 序 列 进行 BLAST 比 对 ， 
发 现 样品 编号 25376 原 标 本 鉴定 信息 为 不 本 科 仪 
FR. (Paspalum thunbergii) , 但 Z5376 的 3 条 DNA 
条 形 码 序列 (rbcL, matK 和 imH-psbA) 经 BLAST 
RRSP TEES (Typha) 植物 相似 性 最 
高 ;而 来 源 于 Z5377 的 4 条 DNA 条 形 码 序列 原 
鉴定 信息 为 长 苞 香 薄 (Typha angustata) ， 经 
BLAST 48 2& WU Ej AR AS BLE BU (Paspalum) JF 
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列 信息 相似 。 为 了 进一步 对 BLAST 结果 验证 ， 
利用 建树 法 对 这 两 个 属 目前 已 获得 的 DNA 条 形 
码 序列 构建 NJ 树 ， 也 发 现 样品 Z5376 和 25377 与 
来 源 于 同属 的 其 它 样 品 间 遗 传 距 离 较 大 ， 术 长 较 
长 ， 确 定 这 两 份 样品 为 错误 鉴定 (图 1)。 
1.2 属 级 水 平 

如 图 2 所 示 ， 基 于 数据 库 中 已 有 条 形 码 数据 
言 息 ， 对 马鞭 草 科 matK 数据 比 对 构建 NJ 树 ， 结 
REIREI (Callicarpa), HER (Caryopteris ) 、 
HK (Lantana) 和 马鞭 草 属 ( Verbena ) 构 
成 了 较 好 的 单 系 文 ， 牡 荆 属 (Vitex) 为 并 系 ， 而 
HJE (Clerodendrum) 编号 为 D0705 的 样品 被 
鉴定 为 三 对 节 (Clerodendrum serratum)， 其 遗传 
距离 与 牡 荆 属 植物 更 相似 ;， 同样， 根据 BLAST 结 
果 ， 本 样品 与 牡 荆 属 物种 的 序列 相似 度 最 高 ， 也 
支持 该 样品 应 为 牡 荆 属 植 物 ( 表 1)。 通 过 对 该 样 
品 标本 的 查证 ，D0705 样品 标本 鉴定 有 误 。 
1.3 种 级 水 平 

如 图 3 所 示 ， 对 接骨 木 属 (Sambacus) 已 有 
matK 数据 进行 序列 比 对 ， 构 建 NJ 树 ， 结 果 发 现 
血 满 草 (S.adnata) 的 9 份 样品 聚 类 在 一 起 ; 接 
Gt (S. javanica) 的 16 份 样品 除 D3577 和 
Z0300 外 聚 为 一 支 ， 且 序列 完全 相同 ， 样 品 
D3577 单独 成 为 一 支 ， 而 样品 20300 则 与 血 满 草 
聚 类 为 一 文 ， 而 且 序列 相同 。BLAST 结果 支持 
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这 两 份 样品 均 为 接骨 木 属 植物 ( 表 1) 。 通 过 对 
样品 标本 查证 ， 表 明 样 品 Z0300 确实 为 血 满 草 ， 
样品 D3577 物种 鉴定 错误 。 





2 ”对 未 鉴定 标本 的 辅助 鉴定 
一 些 标本 由 于 采集 性 状 不 完整 ， 缺 乏 物种 关 
键 鉴定 特征 ， 如 花 、 果 等 ， 给 传统 分 类 学 的 鉴定 
带 来 困难 。DNA 条 形 码 有 诸多 优点 ， 如 物种 鉴定 
不 受 个 体形 态 特征 的 限制 〈 如 : 形态 性 状 特征 不 
显著 的 一 小 块 或 一 小 片 残缺 材料 ;保存 已 久 的 腊 
叶 标 本 、 炮 制 过 的 民间 药材 、DNA 降解 材料 等 ) ; 
鉴定 结果 准确 ， 具 有 可 重复 性 。 但 只 有 构建 统一 
完整 的 DNA 条 形 码 参考 数据 库 ， 才 能 快速 实现 对 
已 知 物种 的 准确 鉴定 以 及 新 种 和 隐 存 种 的 发 现 。 
借助 已 有 较 好 DNA 条 形 码 研 究 类 群 的 数据 
E, 我们 尝试 通过 DNA 条 形 码 技术 ， 将 这 些 材 
料 进行 准确 的 物种 鉴定 。 例 如 ，Liu 等 (2011) 
利用 4 个 叶绿体 片段 (rbcL, matK, trnL-F , 
trnH-psbA) 和 1 个 核 基因 片段 (ITS) ， 将 分 布 
于 欧 亚 地 区 的 红豆 杉 属 (Taxus) 植物 鉴定 为 11 
个 种 ， 即 欧洲 红豆 杉 (Tbaccata)、 密 叶 红 豆 杉 
(T. fuana) 、 东北 红豆 杉 (T. cuspidata ) 、 苏 门 答 
腊 红 豆 杉 (T. sumatrana ) 、 喜马拉雅 红豆 杉 (T. 
wallichiana s. s. ) , £L Xi T2 (T. chinensis), BATT 
红豆 杉 (T. mairei), #4 个 新 分 类 群 或 隐 存 种 ‘ 
Typha lugdunensis_K_Z2807 
Paspalum thunbergii K 75376 
Typha angustifolia K F0595 
Typha minima K D0571 
Typha lugdunensis K Z2806 
Typha angustifolia K 72805 
Typha domingensis K_Z2804 
Typha orientalis K_Z2808 
Typha angustifolia K_F0157 
Typha orientalis K_Z2810 
Paspalum thunbergii K_Z1218 
Paspalum distichum_K_F0799 
Paspalum scrobiculatum K_E0554 
Paspalum thunbergii K_Z1216 
Paspalum thunbergii K_Z1217 













































Typha domingensis K_Z5377 


图 1 基于 aiK 序列 用 p 距离 构建 的 邻接 树 


Fig.1  Unrooted neighbor-joining (NJ) tree based on matK data with p-distance 
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Callicarpa dichotoma_K_F0739 
Callicarpa arborea K_Z5026 
Callicarpa arborea K_Z3890 
Callicarpa arborea K_Z4857 
Callicarpa arborea K_Z3865 
Callicarpa arborea K_Z4982 
Callicarpa arborea K_C0730 
Callicarpa arborea K_Z4053 
Callicarpa longifolia K_C0790 

Callicarpa dichotoma K_Z4614 
Callicarpa macrophylla K_Z3459 
Callicarpa macrophylla K_Z5680 
Callicarpa macrophylla K_Z3401 

Callicarpa arborea K_C0743 
Callicarpa arborea K_C1257 
Callicarpa rubella K_Z3586 
Callicarpa rubella K_Z3765 
Callicarpa rubella K_Z4929 
Callicarpa rubella K_Z4977 
Callicarpa rubella K_Z5008 
Callicarpa longifolia K_Z3472 
Callicarpa bodinieri K_Z5706 
Callicarpa rubella K_Z4087 

Vitex yunnanensis K_F0384 

Clerodendrum serratum K_D0705 

Vitex quinata K_Z3961 

Vitex ngcundo_K_Z4524 

Vitex yunnanensis K E0024 

Vitex trifolia K Z3679 












Phyla nodiflora K E0327 
Lantana camara K C1007 
Lantana camara K 724152 
Verbena bonariensis K_Z5378 
Verbena officinalis K_Z4402 
Verbena officinalis K Z3578 
Verbena officinalis K 23886 
Verbena officinalis K Z4690 
Verbena officinalis K Z3311 
Verbena officinalis K Z4168 
Verbena officinalis K Z5572 
Clerodendrum serratum_K_C1419 
Clerodendrum serratum K_C0733 
Clerodendrum serratum K_E0130 
Clerodendrum serratum K_D0501 
Clerodendrum serratum K_D0674 
Caryopteris forrestii K_F0869 
Caryopteris trichosphaera K_F0287 
Caryopteris paniculata K_C0618 
Caryopteris paniculata K_C1083 
Clerodendrum cyrtophyllum_K_F0922 
Clerodendrum cyrtophyllum_K_E0097 
Clerodendrum cyrtophyllum K_Z4695 
Clerodendrum cyrtophyllum_K_Z4491 
Clerodendrum colebrookianum_K_F0768 
Clerodendrum trichotomum K_D3774 
Clerodendrum colebrookianum_K_Z3789 
Clerodendrum bungei K_Z3450 
Clerodendrum chinense K_Z4099 
Clerodendrum colebrookianum_K_F0893 
Clerodendrum bungei_K_C0720 
Clerodendrum mandarinorum_K_D0583 
Clerodendrum peii K_Z3569 
Clerodendrum yunnanense K_D0426 
Clerodendrum bungei K_D0788 


0.01 


图 2 基于 matK 序列 用 p 距离 构建 的 邻接 树 


Fig.2  Unrooted neighbor-joining (NJ) tree based on matK data with p-distance 











6 期 BERT: 应 用 DNA 条 形 码 对 植物 标本 的 核查 
表 1 样品 编号 Z5376、Z5377、D0705、Z0300 和 D3577 BLAST 分 析 结果 
Table 1 BLAST results of samples of Z5376 、ZS377 、D0705 Z0300 and D3577 
uery_ID Blast_species 

nee ID_barcode ) Query_species (GI T ae name) Query Coverage Identity 
Z5376_rbcL Paspalum thunbergii 218175479_Typha domingensis 718 99. 86 
Z5376_matK Paspalum thunbergii 90967927. Typha angustifolia 861 99.65 
25316. trnH-psbA Paspalum thunbergii 166244620_Typha angustata 703 98. 86 
Z5377_rbcL Typha angustata 341872831_Paspalum thunbergii 720 99.72 
Z5377_matK Typha angustata 440576753_Paspalum urvillei 813 99.26 
Z5377_trnH-psbA Typha angustata 341939337_Paspalum thunbergii 641 99. 84 
Z5377_ITS Typha angustata 341872750_Paspalum thunbergii 599 99.67 
D0705. rbcL Clerodendrum serratum 290586059 Vitex negundo 678 99.41 
D0705. matK Clerodendrum serratum 24430461 Vitex quinata TES) 99.34 
D0705. trnH-psbA Clerodendrum serratum 331704877. Vitex quinata 435 99.31 
20300, rbcL Sambucus javanica 306482292 Sambucus sp. 643 100 
70300. matK Sambucus javanica 379042244 Sambucus ebulus TIS 99. 87 
20300. trnH-psb A Sambucus javanica 343196454. Sambucus chinensis 392 99.74 
Z0300_ITS Sambucus javanica 343406909_Sambucus chinensis 611 99. 84 
D3577_rbcL Sambucus javanica 306482292 Sambucus sp. 718 99.44 
D3577_matk Sambucus javanica 379042244 Sambucus ebulus 822 99.76 
D3577. trnH-psbA Sambucus javanica 343196452. Sambucus chinensis 406 97.78 
D3577_ITS Sambucus javanica 343406916_Sambucus chinensis 610 99.18 


即 Hengduan type ( = T. florinii Spjut) , Qinling S. javanica K_D3577 
S. williamsii K_D3403 

S. javanica K_Z0306 
S. javanica K_Z4276 
S. javanica K_Z0305 
S. javanica K 70299 
S. javanica K_Z0303 
S. javanica K_Z0295 
S. javanica K_Z0296 
S. javanica K_Z5365 
S. javanica K_Z0304 
S. javanica K_Z0297 
S. javanica K Z0301 
S. javanica K_Z0298 
S. javanica K_Z4078 
S. javanica K_Z0302 


S. adnata K 70292 


type, Tonkin type ( = T. colcicola) 和 Emei type 
( Moeller 等 , 个 人 通讯 ) (图 4) 。 我 们 建立 的 数据 
库 中 ， 红 豆 杉 属 材料 共 7 份 ， 即 C0293, D2198, 
D2199. D2200, D2205, E0960 和 Z2719， 基 于 形 
态 学 鉴定 均 为 Taxus sp. 。 基 于 这 7 份 样品 已 有 的 
条 形 码 信 息 (ITS, rbcL 和 trnH-psbA) , JA NCBI 
下 载 获得 红豆 杉 属 47 个 个 体 的 ITS, rbcL 和 tmH- 
psbA 序列 ， 构 建 联合 矩阵 ，NJ 树 结果 如 图 S 所 
示 。 尽 管 仅 使 用 了 3 个 DNA 条 形 码 序列 ， 红 豆 杉 
属 的 11 个 种 都 构成 了 单 系 支 。 数 据 库 中 测试 样品 
D2205 与 密 叶 红豆 杉 聚 在 一 起 ，C0293 D2199, 
D2200 和 Z2719 5j Zr £L 42 SE Jy — xc, D2198 
和 E0960 则 与 Tonkin type 遗传 距离 更 接近 。 由 






































S. adnata K D1178 
此 ， 我 们 认为 D2205 应 为 密 叶 红 豆 杉 ，C0293 、 S. javanica K, Z0300 
D2199. D2200 和 Z2719 Ara Jr £L X3 $2, E0960 S. adnata K. 70294 
和 D2198 为 灰 岩 红豆 杉 Tonkin type。 S. adnata K A0$11 
S. adnata K A0516 
3 植物 DNA 条 形 码 应 用 于 物种 鉴定 的 几 b sane 
点 思 考 S. adnata K_A05 12 
DNA 条 形 码 鉴定 必要 的 前 提 是 基于 分 类 群 变 0.001 pe E 
异 合 适 的 标准 条 形 码 序列 ， 构 建 一 个 完备 的 物种 图 3 GET mark 序列 用 bp 路 离 构建 的 邻接 树 
DNA 条 形 码 参考 数据 库 。 构 建 植物 DNA 条 形 码 Fig.3 Unrooted neighbor-joining (NJ) tree bans on 


参考 数据 库 的 过 程 中 ， 有 下 列 三 个 方面 值得 关注 。 


of matK data with p-distance 
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图 4 F rbcL, matK, trnH-psbA, trnL-F 和 ITS 联合 矩阵 
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p 距离 构建 的 邻接 树 (图 片 引 自 Liu 55, 2011) 











Fig.4 Unrooted neighbor-joining (NJ) tree based on rbcL, matK, trnH-psbA, trnL-F and 


ITS data with p-distance ( Figure cited from Liu et al. 2011) 


物种 鉴定 准确 
DNA 条 形 码 数据 库 的 构建 ， 第 一 步 是 物种 
材料 的 采集 。 形 态 分 类 学 研究 是 正确 取样 的 基础 
( Meyer 和 Paulay, 2005; DeSalle, 2006 ) 。 同 时 为 
了 保证 物种 的 准确 性 ， 取 样 还 应 涵盖 物种 的 整个 
分 布 区 ， 充 分 考虑 居 群 的 概念 ， 准 确 和 较 密 集 取 
FÉ, ， 尽 可 能 最 大 限度 地 代表 物种 遗传 多 样 性 (高 
连 明 等 , 2012)。 
3.2 物种 与 DNA 条 形 码 对 应 关系 准确 

首先 ， 数 据 收集 和 管理 应 标准 化 和 信息 化 。 
DNA 条 形 码 数 据 库 构建 过 程 中 涉及 样品 采集 、 
DNA 提取 、PCR 扩 增 、 测 序 与 拼接 和 序列 分 析 。 
一 步 又 都 应 制定 和 遵守 相应 的 标准 规范 ， 如 物 


种 命名 、 和 凭证 标本 的 存放 、 图 片 及 地 理 信息 、 条 


3.1 








Bt 


形 码 序列 编号 和 管理 、 数 据 分 析 等 。 同 时 ,与 计 
算 机 网 络 技术 相 结合 ， 样 品 人 库 出 库 、 数 据 产 生 
和 提取 的 过 程 ， 引 入 信息 化 的 数据 管理 。 一 方面 
便于 数据 的 共享 、 查 询 和 实时 更 新 ， 另 一 方面 避 
免 人 为 因素 导致 的 样品 混淆 。 

其 次 ，DNA 条 形 码 与 实物 库 相 关联 ， 利 用 
DNA 条 形 码 分 析 手 段 对 凭证 标本 重新 鉴定 ， 检 验 形 
态 分 类 结果 。DNA 条 形 码 序列 必须 与 实物 库 ， 即 标 
本 库 、 植 物 分 子 材料 库 和 植物 总 DNA. 库 相 关联 。 
通过 DNA 条 形 码 分 析 手 段 ， 将 分 析 结 果 与 原形 态 
鉴定 结果 相 比较 ， 查 询 赁 证 标本 的 采集 信息 (地 理 
分 布 、 生 境 、 海 拔 ) 、 标 本 图 片 等 ， 对 和 凭证 标本 再 
鉴定 。 将 形态 分 类 与 DNA 条 形 码 研究 紧密 结合 ， 
保证 DNA 条 形 码 序列 与 物种 的 正确 对 应 关系 。 
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Emei type EM8 
| — Enei type QJ8 
Emei type EB6 
T. chinensis SP21 
T. chinensis SN8 
T. chinensis CG2 
Tonkin type ALI 
Tonkin type SC1 
Tonkin type NVI 
E0960 
D2198 
Hengduan type YY5 
Hengduan type BM10 
Hengduan type LG15 
Hengduan type LJ10 


T. wallichiana MA1 
T. wallichiana ND4 
T. wallichiana CN20 

T. wallichiana CY23 

T. wallichiana JZ8 

T. wallichiana XLS 

T. wallichiana GS1 
T. wallichiana JD1 


T. cuspidata JP13 
T. cuspidata JL48 
T. cuspidata K19 
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F ITS, rbcL 和 trnH-psbA 联合 矩阵 











p 距离 构建 的 邻接 树 


Fig.5 Unrooted neighbor-joining (NJ) tree based on ITS, rbcL and trnH-psbA data with p-distance 




















3.3 演化 关系 复杂 的 类 群 需要 多 种 方法 验证 子 标记 等 ， 从 而 为 构建 完整 的 条 形 码 数据 库 做 好 
植物 的 演化 较为 复杂 ， 林 交 或 者 基因 渐 渗 、 充分 的 准备 。 

yr EH 站 十 人 Ay 现 25 SL, SHAY : 均 可 能 z 

in e bod RENT : iid ei 致谢 ”感谢 中 国 科学 院 昆明 植物 研究 所 王 红 研 究 员 在 本 

的 界限 模糊 不 清 , 现 有 的 DNA 条 形 码 难以 有 效 文 撰写 过 程 中 提出 的 宝贵 意见 ， 分 子 生 物 学 实验 中 心 囊 

解决 等 。 这 些 困难 类 群 的 鉴定 ， 还 需要 开展 有 和 针 。。 文 旗 助理 工程 师 、 林 春 欧 助理 工程 师 和 张 金 萍 助理 工程 














对 性 的 探索 研究 ， 如 筛选 其 它 合适 候选 条 码 或 分 





师 在 DNA 条 形 码 数据 获取 与 拼接 中 的 帮助 。 
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